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Özet: Son yıllarda orman ağaçlarında yürütülen biyoteknoloji ve genomik çalışmalarının sayısı hızlı bir şekilde artmaktadır. 
Biyoteknolojik uygulamalardan doku kültürü ve klonal çoğaltım, genetik markörler, gen transfer teknolojileri ile genomik 
teknolojileri yaygın olarak kullanılmaktadır. Biyoteknoloji alanında etkili ve pratik tekniklerin gelişimi ile bazı orman ağaç 
türlerinin genom dizilerinin tamamlanması, bu hızlı gelişim sürecinde önemli faktörlerdir. Bu teknikler ve çalışmalar, orman 
ağaçları ıslahı projelerine büyük katkılar sağlamıştır. Bu çalışmalar sonucunda, orman ağaçlarında yeni gen bölgelerinin 
bulunması, gen transferleri, genetik haritaların oluşturulması, klonal çoğaltım ve odun kalitesinin artırılması gibi gelişmeler 
gerçekleştirilmiştir. Özellikle orman ağaçlarında büyüme ve odun özellikleri ile ilgili genler daha ilgi çekmektedir. Kavak 
ağacının (Populus trichocarpa) genom dizilenmesiyle elde edilen yaklaşık 45.000 genden oluşan kaynak, genomik araştırmalara 
büyük katkı sağlamıştır. Böylece yeni gen keşifleri, QTL analizleri, genetik modifikasyonlar ve EST dizilemeleri kolaylaşmıştır. 
Ayrıca bu çalışmalar, özel çevresel koşullara dayanıklı ağaç türleri geliştirmeye de yardımcı olmaktadır. Bu derlemede, orman 
ağaçlarında biyoteknolojik ve genetik temelli teknuolojilerin uygulama alanları ile bu teknolojilerin hedefleri ve sürdürülebilir 
ormancılık uygulamalarına katkıları değerlendirilmiştir.   
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Forest genetics and biotechnology 
 
 
Abstract: The number of biotechnology and genomics studies related to forest trees has increased rapidly in recent years. 
Biotechnological applications of tissue culture and clonal propagation, genetic markers, gene transfer technologies and genomic 
technologies are widely used.  Development of effective and practical techniques in the field of biotechnology and the completion 
of some forest tree species genome sequences are important factors in this rapid development process. These techniques and 
studies have made great contributions to projects of breeding of forest trees. As a result of these studies, such as found new gene 
regions, gene transfers, the creation of genetic maps, clonal propagation and improving the quality of wood in forest trees were 
carried out. Especially, genes which include growth and wood properties of forest trees are attracting more interest. Source of 
about 45,000 genes by sequencing of genome of poplar tree (Populus trichocarpa) has provided a major contribution to genomic 
research. Thus, new gene discovery, QTL analysis, genetic modifications and EST sequencing is easy. Moreover, these studies 
also help to develop a special tree species resistant to particular environmental conditions. In this review, application areas of 
biotechnology and genetic-based technologies in forest trees, objectives of these technologies and contributions of sustainable 
forestry practices were assessed.  
Keywords: Forest genetics, Forest biotechnology, Tree breeding, Tissue culture 
 
1. Giriş 
 
Ormanlar, ekosistemimizin korunması, devamlılığı ve 
ekonomik girdileri nedeniyle büyük önem taşırlar. Orman 
ağaçları biyoteknolojisi 1980’li yıllardan itibaren gelişmeye 
başlamış ve ağaç fizyolojisi, ağaç ıslahı ve çoğaltımını 
içeren araçları kapsayacak şekilde günümüzde de gelişmeye 
devam etmektedir (Burdon ve Libby, 2006). Biyoteknoloji; 
doku kültürü teknikleri (somatik embriyogenesis, 
mikroçoğaltım, anter kültürü, protoplast kültürü) ile 
çoğaltım, DNA parmak izi çalışmaları, markör yardımıyla 
seleksiyon, gen seçimine dayalı seleksiyon, gen anlatımı, 
genetik modifikasyonlar, rekombinant DNA teknolojisi ve 
bunlara paralel genetik mühendisliği uygulamalarını 
kapsamaktadır (Wheeler, 2004).  Klasik ıslah ve 
biyoteknoloji ortak amaçlara, uygulamalara ve prensiplere 
sahip olabilir. Gerek klasik ıslah çalışmalarında, gerekse 
biyoteknolojik çalışmalarda orman ağacı popülasyonlarının 
adaptasyon yeteneklerini artırma ve istenilen özelliklerin 
elde edilmesi hedeflenmektedir. Klasik ıslahta 
çaprazlamalar genelde fenotipik gözlemlere dayanırken, 
biyoteknolojik çalışmalarda laboratuar veya sera çalışmaları 
daha ağırlıklı olmaktadır. Orman ağaçlarındaki 
biyoteknolojik uygulamalar, zaman kazanımı ve masrafların 
azaltması bakımından çok önemli kazançlar sağlamıştır. 
Örneğin genetik markörler klasik ıslah çalışmalarında 
seleksiyon sürecini çok hızlandırmıştır. Ayrıca doku kültürü 
uygulamaları da (somatik embriyogenesis, mikroçoğaltım) 
klonlama yöntemiyle çoğaltım işlemlerini etkili bir şekilde 
artırmıştır. In vitro çoğaltım, gen transferleri ve markör 
yardımıyla genetik ıslah (MAS: Marker Assisted Selection) 
gibi biyoteknolojik yaklaşımların orman ağaçlarındaki 
genetik çalışmaların ilerlemesine katkısı tarım bitkilerine 
olan katkılarından daha güçlüdür (Merkle ve Dean, 2000). 
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Ağaç ıslahı çalışmalarında, soyağacının doğrulanması, yeni 
nesillerin seleksiyonun etkili biçimde yapılması, ağaç 
populasyonlarının genetik altyapısının ve gen 
fonksiyonlarının anlaşılması, var olan genetik yapının 
değişimi veya yeni gen transferleriyle orman ağaçlarına 
yararlı özelliklerin kazandırılması önem arz etmektedir.  
Bu derlemede orman ağaçlarındaki genetik mühendisliği 
uygulamaları ve biyoteknolojik çalışmalar göz önüne 
alınarak, kullanılan metotlar, orman biyoteknolojisi 
alanındaki gelişmeler ve gelecekteki etkilerinin araştırılması 
amaçlanmıştır.  
 
2. Ormancılıkta biyoteknoloji uygulamaları 
 
2.1. Doku kültürü uygulamaları ve klonal çoğaltım 
 
Diğer tarımsal türlerin aksine, orman ağaçlarındaki uzun 
jenerasyon süresi geleneksel ıslah için önemli bir engel 
oluşturmaktadır. Kontrollü çaprazlamalarda uygun 
ebeveynlerin kolaylıkla bulunamaması da ıslah 
çalışmalarına teknik zorluklar getirmektedir. Ağaç 
yetiştiriciliğinde en temel yöntem, klonal üretim ile genetik 
kaynağın korunmasıdır. Bu yolla, genetik olarak aynı 
özellikleri taşıyan üstün genotiplerin üretimi 
sağlanabilmektedir. Odunsu bitki türlerinin vejetatif olarak 
çoğaltımını gerçekleştirmek için çelikle çoğaltım (makro 
çoğaltım) ve in vitro (mikro) çoğaltım olmak üzere iki 
yöntemden söz edilebilir. Bitki doku kültürü yöntemleri, 
orman ağaçlarının kısa zamanda mikro çoğaltımında başarılı 
bir biçimde kullanılmaktadır.  
Orman ağaçlarının ıslah programları, genellikle üstün 
genotiplerin seçilip vejetatif çoğaltımının yapılması şeklinde 
geliştirilmiştir. Ana bitkinin yaşına bağlı olarak köklenme 
potansiyelindeki azalmadan dolayı kök sürgünlerinden 
yararlanarak geliştirilen bu metotlar, ekonomik önemi 
bulunan orman ağaçları için kullanılamamaktadır (Bonga ve 
Von Aderkas, 1993; Çavuşoğlu, 2001). Bitki doku 
kültürleri, odunsu türlerde köklenme sorununun yanı sıra 
mevsime ve çevre şartlarına bağımlı olmayı da ortadan 
kaldırmaktadır (Gjuleva ve Atanasov, 1994; Çavuşoğlu, 
2001). Aseptik koşullarda gerçekleştirilen bitki doku 
kültürlerinin bitki biyoteknolojisinde hem araştırma hem de 
iyileştirilmiş ürünlerin geliştirilmesi gibi önemli uygulama 
alanları vardır (Maliro ve Lemeck, 2004). Bitki doku 
kültürü, bitkilerin korunması, çoğaltılması ve genetik olarak 
iyileştirilmesi yanında restorasyon ekolojisi ve bozulmuş 
habitatların restorasyonunda da önemli bir role sahiptir 
(Sharma vd., 2000).  
Klonal çoğaltımda kullanılan doku kültürü teknikleri, 
ağaç türlerine istenilen özelliklerin kazandırılmasında rutin 
vejetatif çoğaltım yöntemlerine bir alternatif olarak 
karşımıza çıkmaktadır. Aslında hücrelerin, dokuların ve 
organların in vitro kültürleri, ağaçların geliştirilmesi ve 
iyileştirilmesi için eşsiz fırsatlar sunmaktadır (Kim vd., 
1985). Ancak doku kültüründeki başarı en başta genotip 
olmak üzere kullanılan besiyeri, eksplant tipi ve kültür 
şartları gibi parametrelere bağlı olup her genotip için ayrı 
ayrı optimize edilmesi gerekmektedir. 
Doku kültürü çalışmalarında, orman ağaçlarının in vitro 
üretimi için hem kapalı tohumlularda hem de açık 
tohumlularda organogenez ve somatik embriyogenez gibi 
pek çok teknik kullanılmaktadır. Orman ağaçlarında ilk 
doku kültürü uygulamaları 1960’lı yıllarda çalışılmaya 
başlanmış olup, 1990’lı yıllarda in vitro ortamda somatik 
embriyogenesis metoduna odaklanılmıştır (Merkle ve 
Trigiano, 1992). Somatik embriyogenesis teknolojisi orman 
ağaçlarındaki çoğaltım hızını etkili bir şekilde artırmıştır 
(Gupta vd., 1993). Avrupa kestanesinde (Castanea sativa 
Mill.) yapılan somatik embriyogenesis çalışmasında, 
tohumlardan alınan kotiledon eksplantları kullanılmıştır. 
Farklı besiyeri ortamlarında büyümeye bırakılan 
embriyoların %27.5’nin rejenerasyon sağladığı 
görülmüştür(Sezgin, 2009). Büyük yapraklı ıhlamur 
ağacının (Tilia platyphyllos) tohumlarından elde edilen 
embriyoları, farklı besiyeri ortamlarında geliştirilerek 
tomurcuk oluşturma yetenekleri incelenmiştir (Üçler ve 
Mollamehmetoğlu, 2001).  Bu metotla birlikte 
mikroçağaltım, anter kültürü, protoplast kültürü 
uygulamaları da orman biyoteknolojisi uygulamalarında 
kullanılmaktadır. Embriyonik kültür denemelerinde ticari 
öneme sahip yapraklı ve iğne yapraklı ağaçlar üretilmiştir. 
Pinus taeda ağaç türünde somatik embriyo kültürlerinin 
verimini artıran absisik asit, polietilen glikol ve maltozla 
uygulama yapılan protokoller geliştirilmiş ve patentleri 
alınmıştır (Li vd., 1997; Li vd., 1998; Pullman vd., 2003; 
Pullman vd., 2005). Protoplast kültürü de ağaç formundaki 
bitkiler için kullanılan in vitro tekniklerdendir. Wang vd. 
(1995) Populus simonii türünde yaptıkları bir çalışmada, 
protoplast kültüründe elde edilen kalluslarla bitki 
rejenerasyonu sağlamıştır. Gözükırmızı vd. (1998) Populus 
tremula türünde yaptıkları çalışmada, Türkiye’nin farklı 
dokuz bölgesinden toplanan kavak klonlarından elde edilen 
eksplantları farklı besiyeri ortamında büyütmeyi denemişler, 
kallus oluşumunun gerçekleşmediğini fakat mikro 
sürgünlerin oluştuğunu tespit ettiler. Orman ağaçlarından 
meşe (Quercus robur), kestane hibritlerinde (Castanea 
sativa x Castanea crenata,) ve kayında (Fagus sylvatica) 
somatik embriyogenesis çalışmaları yapılmıştır (Vieitez vd., 
1990; Naujoks, 2003; Toribio vd., 2004). Bitki 
biyoteknolojisinde doku kültürü tekniğinin kullanıldığı 
önemli bir alan da gen transferidir. Klonal çoğaltım ile 
üretilen elit genotipler gen transferlerine olanak tanıyarak 
yeni ve gelişmiş özelliklerin ortaya çıkmasını sağlamaktadır. 
Örneğin hızlı büyüyen kavak klonlarına gen transferleriyle 
böcek ve herbisitlere karşı dirençli klonlar geliştirilmiştir 
(Meilan vd., 2000). Ayrıca, bir yıllık Populus tremula 
sürgünlerinden alınan tomurcuklar, MS besi ortamında 
kültürlenmiş ve kallus kültüründen gövdecikler 
(organogenesis) elde edilmiş (Confalonieri vd., 2003; 
Peternel vd., 2009). Optimize edilmiş ve artırılmış orman 
verimliliği ile birlikte endüstriyel ağaçlandırmalar, odun 
üretimi için ana kaynak haline gelmiştir. Bu yüzden 
hızlandırılmış ağaç yetiştirme programları, üstün klonların 
yüksek oranda, ucuz ve etkili üretimi gelecekteki ticari 
ormanlar ve başarılı ağaçlandırmalar için anahtar rol 
oynayacaktır. 
 
2.2. Genetik markörler ve gen transfer teknolojisi  
 
Orman ağaçlarındaki genetik mühendisliği 
uygulamaları, aynen bitki ve hayvanlardaki gibi bir bireyden 
izole edilen genlerin, diğer bireye aktarılmasıyla elde edilen 
transgenik bir hücrenin rejenerasyonu sonucunda yeni bir 
bireyin elde edilmesi prensibine dayanır. Pek çok durumda 
genler alıcı hücreye aktarılmadan laboratuar ortamında 
manipüle edilerek yeni canlıya aktarılmakta ve böylece yeni 
genlere sahip yakın akraba türler elde edilmektedir 
(Schouten vd.,  2006). Pek çok orman ağacında genom 
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dizilerinin yapılması ve gelişen metotların yardımıyla 
keşfedilen gen bölgelerinin sayısı artmıştır (Tuskan vd., 
2006; Grattapaglia vd., 2009). Ağaçlarda genetik 
mühendisliği (GM) ürünü ilk ağaç (Populus sp.) Wisconsin 
Üniversitesi’nden bir grup bilim adamı tarafından 
geliştirilmiştir (Fillati vd., 1987). O günden bu zamana 
kadar pek çok çalışma yapılmıştır. Özelliklede Amerika 
Birleşik Devletleri’nde herbisite toleranslı ve böceğe 
dirençli ağaç türleri yaygın olarak kullanılmaktadır. Bununla 
birlikte, ticari açıdan yaygınlaşmış bir GM ürünü ağaç türü 
de bulunmamaktadır. Amerika Birleşik Devletleri’nde 
yaygın olan virüse dayanıklı tek GM ürünü ağaç türü, kavun 
ağacı olarak bilinen Carica papaya’dır. Ayrıca soğuğa 
dayanıklı okaliptüs türünün ticarileşmesi için de Amerikan 
Tarım Bakanlığı’ndan (USDA) izin beklenmektedir. Çin’de 
böcek dirençli genlere (Bt) sahip kavak ağaçları yaygın 
olarak kullanılmaktadır. GM uygulamalarının ekonomik ve 
çevresel etkisi önemlidir. Herbisitlere karşı tolerans özelliği, 
yabani otların kontrolünde düşük fiyat, daha etkin mücadele 
ve daha az enerji kullanımına olanak sağlamaktadır. GM 
ürünü odunların kullanılmasıyla üretilecek olan kâğıt 
hamuru veya biyoyakıt için gereksinim duyulan kimyasal ve 
enerji miktarı daha azdır. Tuz stresine dayanıklı GM ürünü 
ağaçlar, fakir veya bozulmuş topraklarda büyüme olanakları 
bulabilmektedir. 
Moleküler belirteçler, orman populasyon genetiği 
çalışmalarında türlerin ve populasyonların evrimsel 
ilişkisinin araştırılmasında, gen akışı, genetik farklılaşma ve 
genetik sürüklenme gibi parametrelerin tahmininde 
kullanılmaktadır. Ayrıca günümüzde var olan markör 
teknolojileri genetik çeşitlilik araştırmalarında, taksonomik 
ilişkilerin incelenmesinde, yerel olmayan polen göçleri ve 
tohum taşınmalarının tespitinde de kullanılmaktadır 
(Groover, 2007). Orman biyoteknolojisi uygulamalarında 
DNA markörleri ağaç ıslahı çalışmalarını hızlandırmıştır. 
Markör yardımıyla seleksiyon, tarımsal ürünlerde yoğun bir 
şekilde kullanılmasına rağmen ağaç ıslahında 2000’li 
yılların başlarında yaygınlaşmaya başlamış olup çam 
türlerinde ve okaliptüste yaygın olarak kullanılmaktadır 
(Devey vd., 2003; Yin vd., 2003; Liu vd., 2008). Markör 
yardımıyla seleksiyon çalışmalarına yönelik büyük 
laboratuarlar dünyada hızla artmaktadır. Örneğin, Yeni 
Zelanda Orman Araştırma Enstitü’sünün bünyesinde 
kurulan laboratuar bu alanda Güney Yarımküre’de kurulan 
ilk araştırma merkezidir. Düşük fiyat maliyetiyle yapılan 
DNA genotip karakterizasyonları sürdürülebilir ormancılık 
için büyük fırsatlar oluşturmaktadır. Hatta gelecekte 
yaygınlaşması beklenen DNA mikroçip teknolojisi işleri 
daha da hızlandırıp, maliyetleri de azaltacaktır. Markör 
teknikleri arasında SSR (Simple Sequence Repeat), RFLP 
(Restriction Fragment Length Polymorphism), RAPD 
(Random Amplified Polymorphic DNA), AFLP (Amplified 
Fragment Length Polymorphism) ile kloroplast ve çekirdek 
DNA dizileri yaygın olarak kullanılmaktadır. 
Gen transfer teknolojisi ile tarım bitkilerinin başı çektiği 
pek çok bitki türünde genetik değişimler yapılmıştır. 
Genetik değişimlerde doğal bir vektör olan Agrobacterium 
tumefaciens bakterisi yanında elektroporasyon ile gen 
transferi, polietilen glikol uygulaması ile gen transferi, 
mikroenjeksiyon ve biyolistik (gen silahı) metotları da 
kullanılmaktadır (Fromm vd., 1986; Klein vd., 1987; Nigro 
vd., 2008; Gao vd., 2010). Çam türlerinde ilk olarak gen 
transferi çalışmaları 1990’lı yıllarda başlamış ve  Pinus 
radiata fidanlarına embriyonik kültür aşamasında 
mikroprojektil bombardımanı ile gen transferi yapılmıştır 
(Walter vd., 1998; Nigro vd., 2004). Söz konusu çalışmada 
4 farklı embriyonik kültür ortamında 20 farklı 
transformasyon denemesi yapılmış, raportör gen olarak β- 
glukoronidaz (GUS) kodlayan uidA geni kullanılarak 150 
transgenik fidan üretilmiştir. Embriyonik kültürlerde 
mikroprojektil bombardıman tekniği kullanılarak yapılan 
transformasyon çalışmaları Pinus mariana (Charest vd., 
1996) ve Larix laricina (Klimaszewska vd., 1997) ağaç 
türleri fidanlarında da gerçekleştirilmiş ve raportör gen 
olarak GUS yanında  yeşil flöresan protein de (GFP: Green 
Fluorescent Protein) kullanılmıştır. Kavakta  Agrobacterium 
tumefaciens bakterisi kullanılarak transformasyon denemesi 
yapılmıştır (Fillati vd., 1987; Confalonieri vd., 1994; Han 
vd., 2000; Tang vd., 2001; Song vd., 2006). 
Agrobacterium tumefaciens bakterisi kullanılarak 
gerçekleştirilen transformasyon tekniği, çam ve ladin 
türlerinde başarıyla kullanılmaktadır. GUS raportör gen 
ekspresyonu sonuçlarına göre Picea abies türünün 
embriyonik kültüründe A. tumefaciens ile yapılan 
transformasyon etkinliği mikroprojektil bombardımanına 
oranla bin kat daha etkin olduğu görülmüştür. Ayrıca, P. 
taeda embriyonik kültürlerinde etkinliğinin on kat daha 
fazla olduğu tespit edilmiştir (Wenck vd., 1999). 
Agrobacterium metodu aynı zamanda Populus türleri ve 
hibritleri (Han vd., 2000; Groover vd., 2004) ile Eucalyptus 
türlerinde (Ho vd., 1998; Spokevicius vd., 2005; Nair ve 
Vijayalakshmi, 2010) de etkili bir biçimde kullanılmaya 
başlanılmıştır.  
Orman ağaçlarında yapılan genetik transformasyon 
çalışmalarında önemli amaçlardan biri de ağaçların üreme 
periyotlarının hızlandırılmasıdır. Kavak türlerinde 
çiçeklenme süresi ortalama 8-20 yıl arasında değişmektedir. 
Transgenik kavak ağaçlarında bazı genlerin anlatısının 
gerçekleşmesiyle (LFY geni) birlikte çiçeklenme sürelerinde 
azalma tespit edilmiştir (Pena ve Seguin, 2001). Yapılan 
bazı çalışmalarda ise hormonal dengeyi kontrol eden 
sentetik genlerin bazı kavak türlerine transferleriyle kavak 
ağacının büyüme, gelişme ve odun yapısında değişiklikler 
tespit edilmiştir (Tuominen vd., 1995; Tuominen vd., 2000; 
Israelsson vd., 2003; Samuga ve Joshi, 2004). 
 
2.3. Genomik teknolojileri  
 
Yaklaşık son 20 yılda genomik, gen teknolojileri ve 
proteomik çalışmaları orman ağaçları ıslahı çalışmalarının 
ilerlemesine büyük katkı sağlamıştır. Özellikle yapısal 
genomik çalışmalarıyla ilgili bütün genomun dizilenmesi 
araştırmaları, yaşamın moleküler temelinin ortaya 
çıkarılmasına olanak tanımıştır. Bitkiler aleminde 
Arabidopsis thaliana türüyle başlayan komple genom 
dizilenmesi daha sonra ağaç türlerinden kavak ağacıyla 
(Populus trichocarpa) devam etmiştir. Komple genom 
dizilerinin bitirilmesi çok büyük bir bilgi kaynağı 
oluşturmuş, ancak herhangi bir genin fonksiyonu hakkında 
fikir vermemiştir. Bu gelişmelere paralel olarak fonksiyonel 
genomik çalışmaları başlamış ve gen bölgelerinin tespiti ve 
fonksiyonu sorgulanmaya başlanmıştır. Orman ağaçlarında 
özellikle büyüme ve odun özellikleri üzerine olan genler ilgi 
çekmiştir (Chaffey vd., 2002; Campbell vd.,  2003; 
Confalonieri vd., 2003). Orman genomik çalışmaları ilk 
olarak kavak ve çam türlerinde ifade dizi etiketlerinin (EST: 
Expressed Sequence Tag) kullanılmaya başlamasıyla 
beraber ortaya çıkmıştır. EST dizileme hem ucuz hem de 
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gen bulmada etkili bit metottur. Günümüzde orman 
genomik çalışmalarının en önemli kaynağı, ihtiyaç duyulan 
bilgilendirici DNA dizileri olup Populus trichocarpa 
türünün genom dizisinin bitirilmesiyle bu ihtiyaç büyük 
oranla karşılanmış ve 45.000 gen barındıran bir ağaç gen 
havuzu oluşturmuştur (Tuskan vd., 2006). Önemli bir DNA 
dizi kaynağı da pek çok açık ve kapalı tohumlu ağaçlar için 
kullanılmaya uygun olan ve EST denilen ifade dizisi 
etiketleridir (http://plantta.tigr.org). Orman genomik 
çalışmaları için EST kaynakları yanında mikroaray 
kaynakları (Sjödin vd., 2006), proteomik kaynakları 
(Ferreira vd., 2006) ve gen etiketleme kaynakları da 
(Groover vd., 2004) bulunmaktadır. Kavak ve çam 
türlerinde geniş genomik kaynaklar bulunmasına rağmen 
diğer açık ve kapalı tohumlu ağaçlarda yapılan genom 
dizileme ve gen keşfi çalışmaları da hızlı bir şekilde devam 
etmektedir.  
Orman genomiği çalışmalarında diğer bir önemli ihtiyaç 
da özel çevresel koşullara uyum kabiliyetini belirleyen gen 
düzenlenmelerinin tespiti ve bu genlerin allelik 
varyasyonlarının, fenotip farklılıkların oluşmasındaki 
rolünün belirlenmesidir. Assosiyasyon genetiği bu 
çalışmalarda kullanılabilmektedir (Neale ve Savolainen, 
2004). Günümüzde ağaçlardaki assosiyasyon genetiği 
çalışmalarında aday genlerin allellerinin dizileri, tek 
nükleotit polimorfizm (SNP: Single Nucleotide 
Polymorphism) tekniği kullanılarak belirlenmektedir(Chu 
vd., 2009; Eckert vd., 2009; Olson vd., 2010).  
Genetik haritalar, orman ağaç türlerinde odun kalitesi, lif 
uzunluğu ve direnç, lignin miktarı gibi sayısal karakter 
lokuslarının (QTL: Quantitative Trait Loci) belirlenmesinde 
yaygın olarak kullanılmaktadır (MacKay vd., 1997; Wilcox 
vd., 1996, Wilcox vd., 1997; Markussen vd., 2003; Devey 
vd., 2004). Özellikle DNA dizileme çalışmalarındaki son 
gelişmeler, QTL analizlerinin hızını artırmıştır. Son yıllarda 
QTL analizlerinin temel amaçlarından biri de büyüme ile 
ilgili özelliklerin belirlenmesidir (Zhang vd., 2006; Rae vd., 
2008; Dillen vd., 2009). Büyüme ile ilişkili QTL analizleri 
önemli pek çok ağaç türünde yapılmıştır. QTL haritalamada 
RFLP, RAPD, AFLP ve SSR markör teknikleri yaygın 
olarak kullanılmaktadır (Kirst vd., 2004; Scalfi vd., 2004; 
Shepherd ve Jones, 2005; Pot vd., 2006).  
Son yıllarda kullanılan yaygın moleküler tekniklerden 
biri de antisens teknolojisidir. Antisens teknolojisinde 
genomda mRNA’nın proteine çevrilmesini (translasyon) 
engelleyen oligonükleotid denilen özel diziler kullanılır. 
Amaç gen ifadesinin moleküler düzenlenişine engel 
olmaktır. Bazen de transkripte olmuş RNA’nın hidrolizi 
amaçlanmaktadır. Yaklaşık 15–20 yıl önce de yassı solucan 
olan Caenorhabditis elegans canlısında RNAi (RNA 
interferens) keşfedilmiştir (Fire vd., 1998; Kim, 2001; Wei 
vd., 2007). Bu teknolojide gen dizisine özgü kısa çift zincirli 
RNA (dsRNA) kullanılarak gen susturulur. Orman genomiği 
çalışmalarında antisens teknolojisi uygulamaları daha çok 
erken aşamadadır ve çiçeklenme zamanının baskılanmasıyla 
ilgili bazı araştırmalar yapılmaktadır (Meilan vd., 2001; 
Kalluri ve Joshi, 2004). 
Orman genomiği çalışmalarının önemli bir konusu da 
ağaçlarda karbon emisyonu sıfıra yakın lignoselülozik 
biyodizel üretimi yapmaya uygun çalışmaları 
gerçekleştirmektir. Temel çalışmalar karbon emilimi ve 
biyodizel üretimiyle ilgili genlerin mekanizmasını anlamaya 
yöneliktir. Ayrıca, istenilen özelliklere sahip biyodizel 
hammaddeli ağaçların toprak üstü odunsu dokularında CO2 
miktarını artırma ve yapısındaki bileşiklerin enzimatik 
reaksiyonlarla serbest bırakılmasını sağlayacak selüloz 
kullanılabilirliğini artırmayı kapsamaktadır (Ragauskas vd, 
2006). Kavak türlerinde (Populus sp.) odun formasyonunu 
etkileyen genlerin belirlenmesine yönelik genomik 
çalışmalarda bulunmaktadır (Schrader vd., 2004; Djerbi vd., 
2005). Lignin ve selüloz biyosentezinin biyokimyasal 
metabolik yolları günümüzde iyi bilinir hale gelmiş ve 
lignin sentezi reaksiyonlarında önemli modifikasyonlar 
gerçekleştirilmiştir (Li vd., 2003; Kirst vd., 2004; Park vd., 
2004; Tiimonen vd., 2005). 
 
3. Sonuç 
 
Orman ağaçlarındaki ıslah çalışmaları büyük genom 
yapıları ve ağaçların üreme sürelerinin uzunluğundan dolayı 
yavaş ilerleyen bir süreçtir.  Fakat günümüzdeki genomik 
teknolojilerindeki hızlı ilerleme, ıslah sürelerinin 
kısalmasına yardımcı olmaktadır. Özellikle fonksiyonel 
genomik çalışmaları (EST dizileme, gen transferleri gibi) 
orman ağaçlarında üstün özelliklere sahip genotiplerin 
oluşmasına neden olmaktadır. Bu özellikler arasında ağaç 
formu geliştirilmiş, lignin miktarı ve karbon tutma özelliği 
artırılmış, biyodizel üretimine uygun ağaçlardan 
bahsedebiliriz. Kavak türleriyle birliktelik oluşturan mantar 
türlerinin (mikoriza) genom dizileri bitirilerek daha verimli 
mikorizal oluşumların genomik temelleri araştırılmaktadır. 
Genomikle birlikte diğer bilim disiplinleriyle de ortaklıklar 
kurularak (ıslah, koruma genetiği, ekoloji, mikoloji gibi) 
genomik temelli disiplinler arası yaklaşımlar 
gerçekleştirilebilir. Sonuçta, klasik ormancılık anlayışından 
farklı olarak biyoteknolojik araçların kullanılması, 
ormancılık uygulamalarında verimi artıracağı ve buna bağlı 
olarak da ekonomiye büyük katkı yapacağı açıktır. Orman 
biyoteknolojisi uygulamaları sonucunda; odun kalitesinde 
artış, hızlı büyüyen orman ağaçlarının üretimi, farklı toprak 
özelliklerine (tuz stresi, kuraklık stresi, ağır metal birikimi 
gibi) karşı dayanıklı, mantar, böcek ve herbisitlere karşı 
dirençli ağaçların ormancılıkta yer alması beklenmektedir. 
Diğer yandan orman genomiği çalışmalarında yasal izin 
ve desteklerle birlikte toplumun desteği de önemli bir 
konudur. Günümüzde genetiği değiştirilmiş organizma 
(GDO) denilen ürünlere karşı gösterilen tepki ve korkunun, 
orman biyoteknolojisi uygulamalarına karşı oluşması da 
olasıdır. Orman ağaçları, polen veya tohumlarını birkaç 
kilometreye kadar yayabilmektedirler (Smouse vd., 2007). 
Bu yüzden, GM ürünü ağaçlardan diğer GM ürünü 
Medicago sativa, Agrotis sp., Beta vulgaris gibi bitkilere 
gen akışı nedeniyle bir takım yasal problemler ortaya 
çıkmıştır (Endres ve Redick, 2008). Orman ağaçlarındaki 
istenmeyen gen dağılımı, GM ürünü ağaçlar konusunda 
yapılan çalışmalara karşı bir direncin artışına neden 
olmuştur (Brunner vd., 2007). Transgenik orman ağaçları 
polenlerinin sebze ve meyvelere bulaşma şansı bir risk 
olarak algılanmaktadır (Conner vd., 2003). Bazı orman 
ağaçlarının meyveleri beslenme açısından, bazı ağaçların 
çiçekleri bal üretimi açısından önemli yer tutmaktadır. 
Genetik mühendisliği ürünü ağaçların bu kaynakları 
etkileme olasılığı da ayrı bir risk olarak gözükmektedir. Bu 
riskler bazı yasal sınırlamalar ve sertifikasyon çalışmalarıyla 
aşılmaya çalışılmaktadır (Nilsson, 2001). 
Ülkemiz gerek ağaç türü ve gerekse bu ağaç türlerinin 
oluşturduğu saf ve karışık ormanlar bakımından Avrupa’ya 
oranla oldukça zengin bir yapı sergilemektedir (Mayer ve 
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Aksoy, 1986). Ülkemiz odun hammaddesi açığının 
kapatılmasında hızlı gelişen ağaç türlerinin taşıdığı önem de 
bilinen bir gerçektir. Bununla birlikte ülkemizde hızlı 
gelişen ağaç türleri konusunda yürütülen çalışmalar 
çoğunluğu yabancı türlerle ilgili olup yerli türlere gereken 
önemin verildiği söylenemez. Diğer taraftan son zamanlarda 
başta Avrupa olmak üzere dünyanın birçok bölgesinde 
yapraklı tür orman ağaçlarının önemi artmıştır. Bu türler 
içerisinde, geniş orman alanları oluşturmayan ve tali tür 
olarak da adlandırılan yapraklı türlere, özellikle Avrupa’da, 
ayrı bir önem verilmektedir (Eriksson, 2001; Hemery vd., 
2009). Bu önem, söz konusu türlerin çok değerli odunlara 
sahip olmaları, hızlı gelişme yetenekleri, çevresel 
değişimlere dirençli olmaları, biyolojik çeşitliliğe katkıları, 
ekolojik ve biyolojik değerleri, ormanlarda az miktarda 
bulunmaları, varlıklarının azalmış olması ve 
sürekliliklerinin sağlanması vb. nedenlere dayanmaktadır. 
Bu bağlamda, modern ıslah çalışmalarının özellikle hızlı 
gelişen yerli yapraklı türler (Castanea sativa, Prunus avium, 
Platanus orientalis, Juglans regia, Pterokarya fraxinifolia, 
Populus tremula, P. alba, P. nigra, Salix sp., Alnus sp., Tilia 
sp., Fraxinus sp., Acer sp., Sorbus sp., Ulmus sp., vb.) 
üzerine yoğunlaştırılması uygun bir yaklaşım olacaktır. 
Nitekim birim alandaki odun üretiminin arttırılması ve 
biyotik-abiyotik zararlılara karşı dayanıklı orman ağacı 
ırklarının geliştirilmesi amacıyla hızlı gelişen yerli orman 
ağacı türlerinde geleneksel ıslah ile modern biyoteknolojik 
yöntemlerin birlikte kullanılması TÜBİTAK Tarım 
Ormancılık ve Veterinerlik Araştırma Grubu’nun öncelikli 
araştırma konuları arasındadır (TÜBİTAK, 2011).  
Sonuç olarak, ülkemiz orman genetik kaynaklarının 
korunması ve orman ağaçlarımızın ıslahı sürdürülebilir 
ormancılık için hayati bir öneme sahiptir. Bu konuda orman 
genomiği ve biyoteknolojisi bizlere büyük fırsatlar 
sunmaktadır. Bu yüzden söz konusu teknolojiler çok iyi 
kullanılarak zengin orman kaynaklarımız 
değerlendirmelidir. Özellikle de biyoteknoloji konusunda 
donanımlı eleman eksiğinin giderilmesi ve kapsamlı 
projelerin oluşturulması için gerekli altyapıların hızlıca 
kurulması gerekmektedir.  
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